































微生物数とその群集構成の解析を行った。Total direct counts (TDC) 法を用いて微生物数
を計数し、16S rRNA遺伝子を対象に次世代シーケンス (Next-generation sequencing; NGS) 
法を用いた遺伝子解析により微生物群集構成を解析した。さらに、遺伝子解析結果を用
いて微生物群集の多様性解析を行った。観測期間は、2016年 8月から 2018年 8月であ
る。
水文観測結果から対象流域では、降水量の増加に伴い地下水位が上昇し、湧出量が増
加する傾向がみられた。地下水および湧水の DOは、1.6 ～ 12.1 mg/Lであり、水温の
変化は、湧水で最も大きく 8.0 ～ 13.6Cであった。SF6濃度から推定した地下水および
湧水の滞留時間は、0.7 ～ 28.8年であり、特に尾根部の地下水は、6.9 ～ 28.8年と広
い変動幅を示した。地下水および湧水中の微生物数は、103 ～ 106 cells/mLであり、時
空間的にオーダーレベルで変動がみられた。次世代シーケンス法を用いた遺伝子解析に
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